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四 纹 豆 象 不 同 地 理 种 群 的 遗传 分 化 
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摘要 :【 目的 】 通 过 对 四 纹 豆 象 Callosobruchus maculatus Fabricius 不 同 地 理 种 群 mtDNA-Cytb 和 CO 工 基 因 部 分 序列 进 
行 比较 , 分析 其 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 情况 ,为 揭示 其 与 生物 人 侵 的 关系 及 人 侵 过 程 中 种 群 系统 发 育 地 理 格 局 
与 演变 机 制 提 供 依据 。【 方 法 】 用 PCR 产物 直接 测序 法 对 分 别 来 自 中 国 海南 喀麦隆 .韩国 和 泰国 的 四 纹 豆 象 4 个 地 
理 种 群 的 mtDNA-Cytb 和 CO 工序 列 进行 测序 , 运用 软件 MEGA3.1 对 四 纹 豆 象 不 同 地 理 种 群 mtDNA-Cytb 和 CO 工序 
列 进行 序列 分 析 , 以 绿豆 象 C，chinensis 为 外 群 构建 了 不 同 单 倍 型 的 分 子 系统 树 。【 结 果 】34 条 420 bp Cytb 序列 中 共 
检测 到 14 个 多 态 位 点 和 5 种 单 倍 型 , 33 条 822 bp CO 工序 列 中 检测 到 28 个 多 态 位 点 和 9 种 单 倍 型 , 其 中 4 种 单 倍 型 
为 独 享 单 倍 型 ， 其 余 为 全 部 或 部 分 种 群 的 共享 单 倍 型 。AMOVA 分 析 结 果 显 示 , 四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 间 的 遗传 结 
构 差 异 并 不 明显 , 遗传 差异 主要 发 生 在 地 理 种 群 内 。 对 4 个 地 理 种 群 进行 了 Fst 值 和 基因 流动 统计 , 结果 表明 4 个 
地 理 种 群 间 既 存在 着 一 定数 量 的 基因 交流 , 也 存在 一 定 程度 的 遗传 分 化 。【 结论 根据 单 倍 型 分 布 格局 初步 推测 ， 中 
国 不 可 能 是 四 纹 豆 象 的 原 产 地 , 而 喀麦隆 有 可 能 是 原 产 地 之 一 , 并 且 喀 麦 隆 种 群 与 泰国 种 群 之 间 的 基因 交流 比较 充 
分 , 而 中 国 种 群 与 其 他 种 群 之 间 的 遗传 分 化 相对 较 大 。 
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Genetic differentiation among different geographic populations of the 


cowpea weevil, Callosobruchus maculatus ( Coleoptera ， Bruchidae) 

GU Jie’”, MAO Ya-Qing , WANG Li-Ping , XU Jia-Jun , ZHANG Yu ，, DU Yu-Zhou '” (1. Institute 
of Applied Entomology, Yangzhou University, Yangzhou, Jiangsu 225009, China; 2. Jiangsu Entry-Exit 
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Abstract: [Objective] Through comparing partial sequences of mitochondrial Cytb and COI genes, to analyze 
the genetic differentiation among the geographic populations of the cowpea weevil, Callosobruchus maculatus 
Fabricius, and to determine the relationships between the genetic structure of populations and biological 
invasion and provide an understanding of the evolutionary mechanisms underlying the invasion process. 
[ Methods) The mtDNA-Cytb and COT regions of 4 populations of C. maculatus from Hainan of China, 
Cameroom, Korea and Thailand, respectively, were sequenced by direct sequencing method. The mtDNA 
Cytb and CO sequences among populations of CGC. maculatus were analyzed using MEGA3. 1 and the 
phylogenetic trees of all haplotypes were constructed using C. chinensis as the out-group. 【Results】As for the 
420 bp mtDNA-Cytb gene of 34 individuals, 14 polymorphic sites and 9 haplotypes were found, while as for 
the 822 bp mtDNA-Cytb gene of 33 individuals, 28 polymorphic sites and 9 haplotypes were found. Four 
haplotypes were rare haplotypes, typically present in only one or two individuals and representative of a 
specific population, while other haplotypes were shared by all or partial populations. Molecular variance 
analysis ( AMOVA ) demonstrated that the genetic variation was not obvious and mainly occurred within 
geographic populations. The Fst value and the Nm value showed that not only the gene flow occurred among 
the four populations, but also the genetic differences did. 【 Conclusion 】 Given the observed distribution 


pattern of haplotypes, China was not the origin of C. maculatus, while Cameroon was likely to be one of the 
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origins of CG. maculatus. Gene flow between Haplotype Cameroon and Haplotype Thailand was relatively 


abundant, and genetic differentiation among Haplotype China and other haplotypes were relatively large. 


Key words.: Callosobruchus maculatus; mtDNA-Cytb; mtDNA-CO | ; haplotype; geographic population ; 


genetic differentiation 


四 纹 豆 象 Callosobruchus maculatus Fabricius 属 
萌 翅 日 (Coleoptera) 豆 象 科 (Bruchidae ) 瘤 背 豆 象 属 
Callosobruchus ,可 人 危害 木 豆 、 认 嘴 豆 、 书 豆 、 大 豆 、 金 
围 豆 绿豆 、 开 豆 等 多 种 豆 类 植物 , 主要 通过 被 害 种 
子 的 调运 藏匿 于 包 闭 物 和 交通 工具 的 缝 除 处 进行 
远 距 离 传播 , 通过 成 虫 飞翔 、 搬 运 货物 或 工具 作 近 
距离 扩散 , 在 贮藏 室内 1 个 月 可 产生 工 个 世代 
( Ouedraogo et al.,，1996 ) ， 虫 星 率 可 达 100% ,造成 
重量 损失 60% 以 上 (Kaita et al.，2000) ， 因 此 许多 
国家 将 其 列 为 检疫 性 害虫 。 

四 纹 豆 象 原 产 于 东 半 球 的 热带 或 亚热带 地 区 ， 
现 已 传 至 欧洲 、 非 洲 、 澳 大 利 亚 等 地 ,是 一 种 世界 性 
分 布 的 害虫 ( 杨 永 成 等 , 2004) 。 我 国 在 台湾 较 早 发 
现 该 虫 , 20 世纪 60 年 代 初 从 香港 传人 内 地 ,1997 年 
在 浙江 省 首次 发 现 ( 蒋 目 珍 , 1999 ) 。 目 前 ， 除 浙江 
外 , 还 在 广东 \ 上 广西 云 南 \ 福建、 湖南 ` 淹 北江 西山 
东 \ 河 南 、 天津 等 地 发 现 了 该 虫 ( 杨 永 友 等 ,2004 ) 。 
豆 科 类 作物 是 我 国 重要 的 粮食 来 源 和 工业 生产 原料 ， 
四 纹 豆 象 一旦 在 我 国 广泛 传播 , 势必 将 对 我 国 农业 
生产 造成 巨大 损失 。2006 年 ,该 虫 被 列 人 我 国 农业 
部 3 月 2 日 公布 的 《全 国 农业 植物 检疫 性 有 害 生物 名 
单 》, 2007 年 被 列 人 农业 部 与 国家 质量 监督 检验 检疫 
总 局 共同 制定 并 于 5 月 29 日 公布 的 4 中 华人 民 共 和 
国 进 境 植物 检疫 性 有 害 生物 名 录 》。 

国内 外 已 有 报道 应 用 生态 学 以 及 分 子 生物 学 技 
术 对 四 纹 豆 象 的 地 理 种 群 分 化 进行 研究 , 但 多 是 研 
究 地 理 因素 和 寄主 ,行为 特性 或 者 生境 的 关系 ( Berg 


and Mitchell, 1993 ;Kawecki and Mery, 2003; Tuda 
et al., 2004) , 而 未 见 关 于 地 理 种 群 遗 传 分 化 与 生 
物 和 人 侵 的 关系 的 报道 , 因此 , 迫切 需要 对 四 纹 豆 象 
不 同 地 理 种 群 群体 遗传 结构 多 态 性 特征 、 遗 传 分 化 
与 生物 入 侵 的 关系 进行 研究 。 线 粒 体 DNA 具有 高 
度 的 碱 基 蔡 换 率 严格 的 母性 遗传 、 无 遗传 重组 ， 被 
广泛 地 用 于 探讨 种 群 遗 传 结构 或 有 机 体 变异 历史 
(Stanley et al., 1996; Bonatto and Salzano ，1997 ; 
Vila et ol.，1997) , 通常 能 够 全 面 地 反映 种 群 内 和 种 
群 间 的 遗传 变异 (Avise，1994 ) 。 本 研究 检测 了 
Cytb 和 CO 工 基因 对 四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 的 遗传 
分 化 , 探讨 不 同 地 理 种 群 之 间 Cytb 和 CO 工序 列 的 
遗传 分 化 和 单 倍 型 分 布 格局 及 群体 遗传 结构 多 态 性 
特征 , 为 揭示 四 纹 豆 象 在 世界 范围 传播 扩散 的 规律 
以 及 扩散 过 程 中 种 群 系统 发 育 地 理 格局 与 演变 机 制 
提供 了 理论 依据 。 


1 材料 和 方法 


1.1 材料 来 源 

供 试 四 纹 豆 象 材料 为 2005 年 7 月 -2006 年 9 
月 间 采 集 , 其 中 国外 材料 采集 自 国际 航行 船舶 入 境 
植物 检疫 截获 ( 表 1)。 将 采集 到 的 成 虫 带 回 实验 室 
置 于 离心 管内 , 活体 虫 样 浸泡 于 无 水 酒精 中 ， 置 于 
-70% 超 低温 冰箱 中 保存 , 1 ~3 d 后 将 管内 旧 酒 精 
倾 出 , 迅速 更 换 新 的 无 水 酒精 , 放 回 -70% 冰箱 长 
期 保存 备用 。 


表 1 实验 材料 来 源 及 相关 GenBank 序列 号 


Table 1 Data of samples collected and their related GenBank accession numbers 


、 、 GenBank 序列 号 
采集 地 点 代码 寄主 植物 . 
1 Cod 村 ] GenBank accession no. 
ocality ode ost plant Cytb COT 
中 国 海南 ZC 绿豆 
Hainan, China Vigna radiata 
喀麦隆 本 赤 豆 EFS70102( H1) EFS70085( HS1), EF570086( HS2) 
Cameroon V. angularis EFS70103 ( H2) EFS70087( HS3 ) , EFS70088 ( HS4 ) 
韩国 jc 豌豆 EFS70104( H3) EFS70089( HS5), EF5S70090( HS6) 
Korea Pisum sativum EFS70105 ( H4 ) EFS70091( HS7), EFS70092 (HS8 ) 
泰国 Te 菜豆 EF570106( HS) EF570093( HS9) 
Thailand Phaseolus vulgaris 


实验 材料 均 来 自 各 个 国家 市 场 购买 的 豆 类 食品 , 具体 产地 不 明 。H1 -5 与 HS1 -9 分 别 代表 不 同 单 倍 型 。The been beetle studied were all 


purchased from markets in their respective countries. Hl1 to HS and HS1 to HS9 indicate different haplotypes. 
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1.2 基因 组 DNA 提取 

个 体 小 的 豆 象 取 整 个 虫 体 , 个 体 大 的 豆 象 取 头 
胸部 , 用 灭 阔 双 共 水 冲洗 3 次 。 基 因 组 DNA 的 提 
取 采 用 CTAB 法 ( 张 迎春 等 , 1999 ，2002 ) 。 

1.3 PCR 扩 增 目的 片段 及 序列 测定 

Cytb 序列 片段 的 PCR 扩 增 的 引物 为 上 游 引 物 
5'-TATGTACTACCATGAGGACAA ATA TC-3', 下 游 引 
物 : 5'’-ATTACACCTCCTAATTTATTAGGAAT-3’ ( Simon 
et al., 1994) ， 由 上 海 生 工 生 物 工程 技术 服务 有 限 公司 
合成 。PCR 反应 体积 为 50 pL, 反应 条 件 为 94C 
3 min; 94%C 4$ s, 51%C 1 min, 72%C 1 min, 35 个 循环 ; 
72°C 5 min。 

COI 序 列 片段 的 PCR 扩 增 的 引物 为 上 游 引物 C1- 
J-2183. 5'-CAACATTTATTTTGATTT TTTGG-3', 下游 
引物 TL2-N-3014. 5’-TCCAATGCACTAATCTGCCAT 
ATT A-3'(Simon et al., 1994) , 由 上 海 生 工 生 物 工 程 
技术 服务 有 限 公司 合成 。PCR 反应 体积 为 50 pL, 反 
应 条 件 为 94% 4 min, 94%C 50 s, 53.5%C 50 s, 72°C 
1 min, 35 个 循环 ; 72%C 10 min。PCR 产物 测序 委托 
上 海 生 工 生物 工程 技术 服务 有 限 公 司 完 成 。 

1.4 数据 分 析 

序列 的 多 重 比 对 由 Clustal X 1. 83 软件 
(Thompson et al., 1997 ) 完成 , 并 辅 以 人 工 校 对 。 应 
用 Mega 3.1 软件 (Kumar et al.，2004 ) 进行 碱 基 合 
量 和 多 态 位 点 分 析 ， 选取 基于 Kimura-2-Parameter 
双 参 数 模 型 (Kimura，1980), 采用 邻近 距离 法 
(neighbor joining，NJ ) 和 最 大 简约 法 (maximum 


parsipony，MP ) 构建 系统 进化 树 来 推演 系统 发 生 关 
系 。 同 时 用 Bootstrap1000 ( Felsenstein，1985 ) 检验 
分 子 系统 树 中 各 分 枝 的 置信 和 度 , DNA 序列 变异 中 的 
转换 和 显 换 赋予 相同 的 加 权 值 。 应 用 Arliquin3. 1 
(Excoffier et al., 2005 ) 中 的 AMOVA 分 析 方 法 估算 
地 理 种 群 亚 分 化 水 平 指数 (FF-statistics，Fst ) 及 其 种 
群 间 基 因 流 程度 ， 以 进一步 揭示 各 种 群 的 分 化 
程度 。 


2 结果 


2.1 Cytb 序列 特征 分 析 及 单 们 型 分 析 

2.1.1 Cytb 序列 特征 分 析 : PCR 产物 经 纯化 、 测 
序 、 比 较 、 修 前 , 最终 得 到 长 度 为 420 bp 的 mtDNA 
Cytb 基因 序列 ，A + 了 含量 明显 高 于 G+C 含量 。 
34 个 四 纹 豆 象 样本 共 检 测 到 14 个 多 态 位 点 ， 占 所 
有 碱 基 数 的 3.33% , 其 中 有 10 个 单 态 位 点 , 4 个 多 
态 简 约 信息 位 点 。14 个 多 态 位 点 由 碱 基 的 蔡 换 产 
生 , 未 发 现 碱 基 的 插入 和 缺失 。 在 碱 基 的 替换 中 ， 
11 个 位 点 发 生 了 转换 (6 个 T/C, 5 个 AAG),3 个 
位 点 发 生 了 站 换 (2 个 AAT, 1 个 G/T), 转换 明显 
高 于 颠 换 。 

2.1.2 单 倍 型 及 其 分 布 格局 : 在 所 测试 的 34 个 样 
本 中 , 共 发 现 5 种 单 倍 型 ， 占 个 体 总 数 的 14.71% ， 
其 中 , 单 倍 型 H5 为 4 个 种 群 的 共享 单 倍 型 ，H1， 
H2 和 H3 均 被 3 个 种 群 所 共有 ，H4 为 喀麦隆 种 群 
和 泰国 种 群 的 共享 单 倍 型 ( 表 2)。 


表 2 四 纹 豆 象 各 地 理 种 群 中 单 倍 型 的 分 布 (频率 ) 


Table 2 Haplotype distribution (frequencies) in Callosobruchus maculatus populations 


Cytb COI 
种 群 
Population 样本 数 单 倍 型 (个 体 数 量 ) 样本 数 单 倍 型 (个 体 数 量 ) 
Sample size Haplotypes ( Number of individuals) Sample size Haplotypes ( Number of individuals) 
HS3(2), HS6(3) 
ZG 12 H1(4), H3(3), HS(5) 10 
HS7(2), HS9(3) 
HS1(2), HS3(1), HS4(1) 
KML 8 Hl1(2), H2(2), H3(1), H4(1), HS(2) 8 
HS6(1), HS8(2), HS9(1) 
HS1(2), HS4(3) 
HG 7 H1(2), H2(3), HS (2) 8 
HS5(2), HS9(1) 
HS1(2), HS2(1) 
TG 7 H2(2), H3(1), H4(2), HS(2) 7 


以 绿豆 象 Callosobruchus chinensis 为 外 群 构建 四 
纹 豆 象 5 种 单 倍 型 的 NJ 和 MP 分 子 系统 树 , 系统 树 
上 各 分 枝 上 的 数值 为 经 1 000 次 bootstrap 后 的 置信 


HS4(2), HS9(2) 


度 (图 1)。 由 图 可 知 , NJ 树 和 MP 树 的 拓扑 结构 基 
本 一 致 , 仅 单 倍 型 Hl 和 H2 在 树 中 的 结构 有 所 不 
同 。 在 NJ 树 中 5 种 单 倍 型 形成 的 拓扑 结构 分 为 2 
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个 簇 群 其 中 单 倍 型 Hl 和 H2 以 58% 的 置信 和 度 构 
成 一 个 聚 类 禾 , 单 倍 型 H3,H4 和 HS 以 58% 构 成 
发 一 个 聚 类 复 。 在 MP 树 中 , H2 没有 与 Hl 聚合 到 
一 个 复 中 。 
2.1.3 ”种群 遗传 结构 和 基因 流 

四 纹 豆 象 种 群 间 的 差异 主要 发 生 在 地 理 种 群 
内 , 占 78.65%, 而 种 群 间 只 有 21.35% 。 从 试验 结 
果 来 看 ,四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 并 不 
明显 , Fst 为 0.214(P<0.01)( 表 3)。 





C. chinensis 
上 -一 -一 一 一 
0.02 人 5 B 
图 1 四 纹 豆 象 mtDNA Cytb 不 同 单 倍 型 间 的 系统 树 
Fig. 1 Molecular phylogenetic tree of 
Callosobruchus maculatus haplotypes constructed 
A: NJ 法 NJ method; B: MP 法 MP method. 


表 3 四 纹 豆 象 4 个 地理 种 群 34 个 样本 mtDNA Cytb 分 子 变异 分 析 (AMOVA) 
Table 3 Analysis of molecular variance (AMOVA) of mitochondrial DNA Cytb 


from 34 individuals in four Callosobruchus maculatus populations 


变异 来 源 自由 度 方差 和 
Source of variation df Sum of squares 
下 
种 群 间 3 3.827 
Among populations 
种 群 30 11.732 
Within population 
总 计 Total 33 15.559 


表 4 为 四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 间 的 fst 值 和 基 
因 流 分 析 结 果 。Fsi 值 显示 : 4 个 种 群 间 的 fsi 值 为 
0.125 ~0.283(P >0.05), 其 中 ,中国 种 群 与 其 他 
种 群 之 间 的 Fst 值 相 对 较 大 。 本 人 研究 中 所 有 种 群 间 
的 Nm 值 都 介 于 1~4 之 间 , 其 中 喀麦隆 种 群 和 泰国 
种 群 之 间 的 Nm 值 最 大 。 


表 4 四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 的 Fst 值 和 基因 流 
Table 4 The Fst values and genetic flow among four 


geographical populations of Callosobruchus maculatus 


种 群 Population ZG FZ HG TG 
ZG 1.762 1.267 1.575 
KML 0.221 2.441 3.500 
HG 0. 283 0. 170 2. 132 
TC 0.241 0. 125 0. 190 


上 三 角 为 群体 间 的 Nm 值 , 下 三 角 为 群体 间 的 Fst 值 ; 表 6 同 。The 
figures above the diagonal are Nm values and below the diagonal are F'st 


values. The same for Table 6. 


2.2 CO 工序 列 特征 分 析 及 单 倍 型 分 析 

2.2.1 CO 工序 列 特征 分 析 : PCR 产物 经 纯化 、 测 
序 、 比 较 \ 修 剪 ， 最 终 得 到 长 度 为 822 bp 的 mtDNA 
CO 工 基 因 序 列 , A +T 含 量 明显 高 于 Cr+cC 含量 。 
33 个 四 纹 豆 象 样本 共 检 测 到 28 个 多 态 位 点 ， 占 所 
有 碱 基 数 的 3.41% ,其 中 有 15 个 单 态 位 点 ，13 个 


方差 分 量 变异 百分比 


2 Variation 


Fst 


Variance components 


0.106 21.35 0.214 
0.391 78.65 
0.497 


多 态 简约 信息 位 点 。28 个 多 态 位 点 由 碱 基 的 蔡 换 
产生 , 未 发 现 碱 基 的 插 人 和 缺失 。 在 碱 基 的 蔡 换 
中 , 23 个 位 点 发 生 了 转换 (13 个 TC, 10 个 A/G)， 
5 个 位 扣发 生 了 显 换 (4 个 AAT, 1 个 GAT)，, 转换 明 
显 高 于 凑 换 。 
2.2.2 单 倍 型 及 其 分 布 格 局 : 在 所 测试 的 33 个 个 
体 中 , 共 发 现 9 种 单 倍 型 ， 占 个 体 总 数 的 27.27% ， 
其 中 , 单 倍 型 HS9 为 所 有 种 群 的 共享 单 倍 型 ，HS7 ， 
HS8，HS5 和 HS2 单 倍 型 分 别 是 中 国 、 喀 麦 隆 、 因 国 
和 泰国 的 独 享 单 倍 型 ， 其余 单 售 型 分 别 为 部 分 种 群 
所 共有 ( 见 表 2) 。 

以 绿豆 象 C，chinensis 为 外 群 构建 四 纹 豆 象 9 种 
单 倍 型 的 NJ 和 MP 分 子 系统 树 ， 系 统 树 各 分 校 上 的 


HS6 29 
HS9 87 


HS8 46 


, Chinensis 





一 一 一 


0.02 A 5 B 
图 2 四 纹 豆 象 mtDNA CO 工 单 倍 型 间 的 系统 树 
Fig. 2 Molecular phylogenetic tree of 
Callosobruchus maculatus haplotypes constructed 


A: NJ 法 NJ method; B: MP 法 MP method. 
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数值 为 经 1 000 次 bootstrap 后 的 置信 度 ( 图 2)。 由 
图 可 知 , NJ 树 和 MP 树 的 拓扑 结构 基本 一 致 ， 仅 
HS1, HS6 和 HS9 的 结构 不 同 。 在 NJ 树 中 , 9 种 单 
倍 型 形成 的 拓扑 结构 分 为 2 个 复 群 , 其中, 单 倍 型 
HS1，HS7 和 HS8 以 49% 的 置信 度 构 成 一 个 聚 类 
复 , 单 倍 型 HS2，HS3 ，HS4 ，HSS ，HS6 和 HS9 以 
32% 的 置信 度 构 成 男 一 个 聚 类 艇 。 而 在 MP 树 中 ， 


单 倍 型 HS1 以 较 高 的 置信 度 (73% ) 聚合 到 了 为 一 
个 聚 类 簇 中 。 

2.2.3 种 群 遗传 结构 和 基因 流 : 四 纹 豆 象 种 群 间 
的 差异 主要 发 生 在 地 理 种 群 内 ， 占 85. 56% ,而 地 
理 种 群 间 只 有 14. 44% 。 从 试验 结果 来 看 ， 四 纹 豆 
象 4 个 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 并 不 明显 ，Fsi 为 
0.144(P<0.01)( 表 5)。 


表 5 四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 33 个 样本 mtDNA CO TI 分子 变异 分 析 (AMOVA) 
Table $ Analysis of molecular variance (AMOVA) of mitochondrial DNA COI 


from 33 individuals in four Callosobruchus maculatus populations 


变异 来 源 自由 度 方差 和 
Source of variation df Sum of squares 
种 群 间 
3 3.058 
Among populations 
种 群 站 29 12.396 
Within population 
总 计 Total 32 15.455 


表 6 为 四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 间 的 Fst 值 和 基 
流 分 析 结 果 。Fsit 值 显示 : 4 个 种 群 间 的 Fsi 值 为 
0. 106 ~0.178(P >0.05), 其 中 , 中 国 种 群 与 其 他 
种 群 之 间 的 Fst 值 相 对 较 大 。 本 人 研究 中 只 有 泰国 种 
群 和 喀麦隆 种 群 的 Nm 值 大 于 4, 其 他 种 群 之 间 的 
Nm 值 都 介 于 1 ~4 之 间 。 

表 6 四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 的 Fst 值 和 基因 流 

Table 6 The Fst values and genetic flow among four 


ge0-populations of Callosobruchus maculatus 


种 群 Population ZG FZ HG TG 
ZG 3.437 2. 309 2. 586 
KML 0. 127 3.5 4.217 
HC 0. 178 0. 125 2. 606 
TC 0. 162 0. 106 0.161 
3 讨论 


从 mtDNA-Cytb 和 CO 工分 子 水 平 上 对 四 纹 豆 
象 4 个 地 理 种 群 间 的 遗传 关系 的 初步 探讨 表明 ,这 
4 个 地 理 种 群 间 已 存在 一 定 程度 的 遗传 分 化 , 但 分 
化 的 程度 还 比较 低 。 根 据 AMOVA 分 析 结 果 可 以 看 
出 ,四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 间 的 遗传 结构 差异 并 不 
明显 , 遗传 差异 主要 发 生 在 地 理 种 群 内 , 种群 间 的 
遗传 变异 由 各 地 理 种 群 间 单 倍 型 发 生 频 率 的 差异 


方差 分 量 


Variance components 


变异 百分比 


2 Variation 


0.072 14. 44 0. 144 
0.427 85.56 
0. 500 


引起 。 

一 个 物种 的 进化 潜力 和 抵御 不 良 环 境 的 能 力 取 
决 于 种 群 内 遗传 变异 的 大 小 , 也 有 赖 于 遗传 变异 的 
种 群 结构 (Grant and Grant, 1992) 。34 条 Cytb 序列 
中 共 发 现 5 种 单 倍 型 , 33 条 CO 工序 列 中 共 发 现 9 
种 单 倍 型 ， 其 中 单 倍 型 H5 和 单 倍 型 HS9 是 4 个 地 
理 种 群 的 共 至 单 倍 型 ,说 明 它 们 来 自 于 共同 的 祖 
先 , 也 是 一 种 较为 稳定 的 、 能 够 适应 环境 选择 的 单 
倍 型 。HS7 ，HS8 ，HS5 和 HS2 单 倍 型 分 别 为 中 国 、 
喀麦隆 、 恩 国 和 泰国 独 享 , 独 享 单 倍 型 的 存在 表明 
这 些 地 理 种 群 之 间 已 呈现 出 一 定 程度 的 遗传 分 化 。 
单 倍 型 H1 ，H2，H3 和 H4 及 单 倍 型 HS1，HS3， 
HS4 和 HS6 至 少 为 2 个 种 群 共享 , 表明 了 各 地 理 种 
群 间 既 存 在 着 一 定数 量 的 基因 交流 ,也 存在 一 定 程 
度 的 遗传 分 化 。 

四 纹 豆 象 原 产 于 东 半 球 的 热带 或 亚热带 地 区 
〈 李 振 宇 和 解 兹 , 2002) ， 而 中 国 海南 省 属于 此 产地 
范围 内 , 因此 我 们 选用 中 国 海南 种 群 作为 研究 材料 
之 一 。 人 研究 结果 表明 , 在 Cytb 和 CO 工 两 个 序列 
中 , 研究 个 体 数 量 最 大 的 中 国 种 群 所 包含 的 单 倍 型 
种 类 均 最 少 ， 而 研究 个 体 数量 最 小 的 喀麦隆 种 群 所 
包含 的 单 倍 型 种 类 却 最 多 。 通 和 常 , 进入 新 区 的 种 群 
数量 较 少 , 其 所 拥有 的 基因 数量 也 应 该 少 于 原 产 地 
种 群 的 基因 数量 。 因 此 , 根据 目前 所 研究 的 几 个 地 
理 种 群 来 看 , 中 国 不 可 能 是 四 纹 豆 象 的 原 产 地 ， 而 
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喀麦隆 却 有 可 能 为 四 纹 豆 象 原 产 地 之 一 。 徐 海 根 等 
(2004 ) 经 过 调查 结果 显示 ,四 纹 豆 象 是 由 北美 传人 
我 国 的 。 由 于 本 实验 中 未 有 北美 国家 的 材料 ， 
此 , 关于 四 纹 豆 象 的 起 源 和 传播 路 径 还 有 待 进一步 
的 研究 证 实 。 

用 Fsi 值 和 Nm 值 进行 检验 ,两 个 基因 序列 分 
析 的 结果 基本 一 致 。 四 纹 豆 象 4 个 地 理 种 群 间 的 
Fs 值 显示 几 个 地 理 种 群 间 的 遗传 变异 都 较 小 ,其 
中 , 中 国 种 群 与 其 他 种 群 之 间 的 fst 值 相对 较 大 ， 
即 它们 之 间 的 遗传 分 化 相对 较 大 。 一 般 地 ， 当 
Nm >4, 表明 种 群 间 的 基因 交流 比较 充分 ; 若 Nm < 
1, 则 表明 种 群 可 能 由 于 遗传 漂 变 而 发 生 了 分 化 。 
本 研究 中 各 种 群 间 的 Nm 值 基 本 都 介 于 1 ~4 之 间 ， 
这 说 明 4 个 地 理 种 群 间 既 存在 着 一 定数 量 的 基因 交 
流 , 也 存在 一 定 程度 的 遗传 分 化 。 其 中 中 国 种 群 和 
其 他 种 群 之 间 的 Nm 值 相对 比较 小 ,而 喀麦隆 和 泰 
国 种 群 之 间 的 Nm 值 相对 比较 大 , 尤其 是 CO 工 基 
因 序列 中 , 喀麦隆 与 泰国 种 群 间 的 Nm 值 大 于 4， 
为 4.217, 说 明 喀 麦 隆 种 群 与 泰国 种 群 之 间 的 基因 
交流 比较 充分 , 而 中 国 种 群 与 其 他 种 群 之 间 的 遗传 
分 化 相对 较 大 。 

Pashley( 1986 ) 通过 研究 证 明 ,， 对 植 食性 昆虫 来 
说 ,异域 分 布 的 昆虫 产生 种 下 分 化 是 由 地 理 与 寄主 
的 双重 作用 造成 的 。 环 境 条 件 的 束缚 加 之 昆虫 某 些 
内 部 因素 的 作用 , 使 同一 昆虫 在 不 同 区 域 能 适应 不 
同 的 寄主 植物 。 寄 主 植物 通过 自身 的 物理 与 化 学 因 
素 , 对 植 食 性 昆虫 的 生物 学 习性 和 遗传 特性 产生 重 
大 影响 , 对 其 种 下 分 化 具有 重要 的 促进 作用 。 本 研 
究 中 , 4 个 地 理 种 群 的 四 纹 豆 象 均 采 自 不 同 的 寄 
主 , 这 在 一 定 程度 上 加 剧 了 不 同 种 群 间 的 遗传 分 
化 。 因 此 , 在 下 一 步 研 究 中 , 为 了 减少 寄主 对 实验 
结果 的 干扰 , 应 采集 相同 寄主 上 的 豆 象 供 实验 用 。 
同时 , 为 了 能 更 加 全 面 地 掌握 四 纹 豆 象 分 布 区 内 各 
地 理 种 群 间 的 关系 ， 从 分 子 生物 学 上 进一步 探讨 物 
种 分 化 机 制 , 在 下 一 步 的 研究 中 需要 增加 研究 四 纹 
豆 象 种 群 的 样本 和 个 体 数 量 , 增加 所 选 分 子 标记 的 
测序 长 度 , 并 结合 其 他 基因 序列 共同 分 析 ， 以 获得 
更 多 而 有 效 的 遗传 信息 。 
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